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 平成 26 年度も平成 25 年度に引き続き、化合物・反応・遺伝子・ネットワークに関するデータベー
スと解析ツールの拡張を中心に以下の内容を検討した。 
1) 生体分子情報データベース検索システム DBGET およびデータベース間の関連情報データベース
LinkDB の拡張 
2) ゲノムデータ解析システムと化学データ解析システムからなるゲノムネット計算ツール群の拡張 





1) DBGET/LinkDB の拡張 
 
	 DBGET 検索対象のデータベースとして、米国 National Center for Biotechnology Information 
(NCBI) が開発しているモチーフデータベース Conserved Domain Database (CDD) を追加した。
一方で、これまで検索対象としていた ProDom、BLOCKS、PRINTS は既に更新されなくなってお
り、その内容は InterPro データベースに取り込まれているため、検索対象から外した。 
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 ゲノムネットではゲノムネット計算ツールとして BLAST などの配列解析ツール以外に、遺伝子機
能自動アノテーションシステム KAAS などのゲノム解析ツール、化合物の類似構造・部分構造検索シ
ステム SIMCOMP/SUBCOMP などの化学解析ツールを開発・提供している。平成 26 年度は以下の拡
張を行った。 







・	 アミノ酸配列モチーフ検索システム MOTIF：新規検索対象データベースとして NCBI の CDD を
追加した。一方で、ProDom、BLOCKS、PRINTS を廃止した。理由は DBGET/LinkDB で述べ
たとおりである。 
・	 ゲノム機能アノテーションシステム MAPLE：平成 25 年度に実現できなかった、計算結果のアッ
プロード機能を追加して、テストバージョンで公開した。平成 26 年度中に正式バージョンとする
予定である。計算速度の向上については、KAAS アノテーションシステムで利用している BLAST
に代えて、より高速なホモロジー検索ツールである RapSearch や GhostX の利用を検討した。そ
の結果、GhostX が精度をある程度保持しつつ、大幅な速度向上が望めることが明らかになったの






・	 オーソログクラスタ KEGG OC：平成 26 年度もデータ更新を継続し、平成 26 年 7 月 31 日版を公
開している。しかしながら、KEGG GENES データ増加のため現状の計算アルゴリズムでは更新
が困難になってきた。そのため、生物種分類情報に基づいた OC 分類も進まなかった。平成 27 年
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度には、更新作業の効率化を KEGG GENES データを読み込む前の処理やアルゴリズムの効率化
で実現するともに、OC 分類に着手する。 




・	 酵素遺伝子予測システム E-zyme2：酵素反応から EC 番号を予測するシステム E-zyme を改良し、
酵素遺伝子を予測するシステムとして構築し、公開した（http://www.genome.jp/tools/e-zyme2/）。 




3) KEGG の拡張 
 
	 平成 25 年度は、メタゲノムデータとして CAMERA ポータルから海洋メタゲノムの代表的データで
ある米国ベンター研究所の Global Ocean Sampling データの 80 サンプルを MGENES/MGENOME
に追加した。Tara Oceans データも 230 サンプル分を既にアノテーションしており、論文公開後、
MGENES として公開する予定である。DGENES に追加を予定していた植物ゲノムプロジェクトデー
タに関しては、NCBI RefSeq データも増えてきたため、GENES への登録を中心に進めた。平成 26
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